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Description

L'étudiant devra étre capable d'utiliser les outils bio-
informatiques installés sur un cluster de calcul pour
générer, annoter et exploiter un génome ou un
transcriptome de référence.

Objectifs

Cette UF permettra d'acquérir les connaissances et les
compétences nécessaires pour manipuler les données
issues des approches expérimentales faisant appel au
séquencage haut débit dit de 2éme et 3éme
génération, pour :

1. Générer un génome ou un transcriptome de
référence.

2. Annoter ces séquences en cherchant les régions
géniques et en prédisant leur fonction.

3. Aligner des séquences haut débit sur ces génomes de
référence pour chercher des variants alléliques (SNP
calling).

4. Identifier I'épigénome par séquencage bissulfite et
par ChiP-Seq.

Pré-requis nécéssaires

1/1 Informations non contractuelles

c Volume horaire

Participation & I'UF I5GBBCO1

Evaluation

L’évaluation des acquis d’apprentissage est réalisée en
continu tout le long du semestre. En fonction des
enseignements, elle peut prendre différentes formes :
examen écrit, oral, compte-rendu, rapport écrit,
évaluation par les pairs...

Infos pratiques
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